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Modernien jalostusmenetelmien käyttö on nopeuttanut perinnöllistä edistymistä.  
Valinnan kiristymisen, arvostelumenetelmien kehittymisen ja sukulaisuustietoihin 
pohjautuvan arvostelun myötä keskenään sukua olevien eläinten valinnan 
todennäköisyys kasvaa. Tämän lisäksi tehokkaiden lisääntymistekniikoiden, hevosella 
keinosiemennyksen,  ansiosta vanhemmiksi tarvittavien eläinten määrä on 
pienentynyt. Jalostus painottuu usein vain muutamien valittujen perheiden varaan. 
Nämä tekijät ovat lisänneet eläinten sukulaistumisen riskiä. Nykyään  eläinten 
suvuista tiedetään enemmän, jolloin pystytään seuraamaan ja kontrolloimaan tarkasti 
sukulaisuusasteen muutosta populaatioissa.  
 
Sukulaistumista pidetään yleensä enemmän pienten populaatioiden ongelmana.  Sitä 
esiintyy myös suuremmissa populaatioissa, mikäli siitokseen käytettävien urosten 
määrä on hyvin pieni. Samaa urosta voidaan käyttää useammalle naaraalle, jolloin 
populaatioon syntyy paljon puolisisaria. Puolisisarukset saavat samoja geenejä isän 
puolelta ja kannan geneettinen monimuotoisuus ja vaihtelu vähenevät. Kun käytetään 
useampia uroksia parituksiin ja perheiden koko pidetään samana, sukulaistuminen 
pysyy kurissa ja geenipooli pysyy laajana. Geneettinen monimuotoisuus on 
populaatioiden elinehto vaihtelevissa ympäristöolosuhteissa. Vaihtelu näkyy myös 
vasteena ihmisen tekemään  jalostusvalintaan.  Mikä tahansa suojelu- tai 
säilyttämisohjelma tai vaihtelua hyödyntävä jalostustyö tulisi aloittaa arvioimalla 
populaation variaation tila. Geneettistä variaatiota voidaan arvioida sukutaulutietojen 
ja genomitietojen perusteella. Sukulaisuuden muutos ja tehollinen populaatiokoko 
ovat sopivia mittareita vaihtelun arvioinnissa, koska ne eivät ole riippuvaisia tietojen 
sukupolvisesta syvyydestä (Toro ym. 2011).  
 
Populaation yksilöiden sukulaisuus lisää todennäköisyyttä, että paritukseen käytetyt 
yksilöt ovat keskenään enemmän tai vähemmän sukua ja syntyneet yksilöt ovat 
sukusiitettyjä.  Sukusiitoksessa kasvaa todennäköisyys, että saman geenipaikan 
(lokuksen) molemmat alleelit ovat peräisin samalta esivanhemmalta eli lokusten 




geenit ovat usein resessiivisiä ja niiden vaikutukset ilmenevät populaatiossa vain 
homotsygotoimisen seurauksena ja  sukusiitosasteen nousun mukana. Sukusiitoksesta 
seuraava homotsygoituminen näkyy sukusiitostaantumana (sukusiitosdepressiona). 
Sukusiitos aiheuttaa sukusiitosdepressiota, esimerkiksi eläinten hedelmällisyydessä, 
tuotoksessa tai terveydessä. Sukusiitoksen kehitykseen tulisi kiinnittää huomiota 
jalostusvalintoja ja parituksia tehdessä.  
 
Sukulaistuminen johtaa vaihtelun vähenemiseen ja  hidastaa näin jalostuksen 
perinnöllistä edistymistä. Jalostusvalinnan kohteena olevan populaation geneettinen 
monimuotoisuus pienenee ajan myötä, jos sukulaistumisen  kehitystä ei seurata ja 
kontrolloida jalostusohjelmassa (Sorensen ym. 2008). Sukulaistumisen  kasvua 
voidaan hidastaa esimerkiksi rajoittamalla perhekokoa (Weigel 2001). Perhekoon 
rajoitus voi tarkoittaa  määriteltyjä jälkeläismääriä siitosyksilöä kohden. Tällöin 
yksittäisellä eläimellä ei ole sukupolvien yli suurta vaikutusta koko populaation 
geneettiseen vaihteluun. Rajoitukset painottuvat usein urosten käyttöön. Naaraita 
harvemmin käytetään jalostuksessa niin paljon, että niiden perimä siirtyy liian 
monelle yksilölle populaatiossa. Naarailla luonto asettaa omat rajoituksensa 
jalostuskäyttöön, koska tiineys ja jälkeläisten hoitaminen vie oman aikansa ja 
pienentää lisääntymiskapasiteettia.  
 
Suunniteltujen paritusohjelmien avulla voidaan  saavuttaa mahdollisimman suuri 
perinnöllinen edistyminen rajoittamalla samanaikaisesti sukulaisuuden nousua.  
Valittujen uroseläinten pitää olla keskenään mahdollisimman vähän sukua eikä 
yksittäiselle urokselle saa tuottaa rajattomasti jälkeläisiä. Perinnöllistä edistymistä ei 
saada ehkä aikaan lyhyellä aikavälillä yhtä paljon, mutta pitkällä aikavälillä edistys 
jatkuu tehokkaampana, koska geenipooli on laajempi. Kotieläinjalostuksen 
tehostumisesta seuranneen populaatioiden sukulaistumisen takia valittujen eläinten 
määriin ja niistä tuotettujen jälkeläisten määrään on alettu kiinnittää entistä enemmän 
huomiota (Quinton ja Smith 1995).  
Hevosjalostus on Suomessa pienimuotoista toimintaa. Kasvattajilla on yleensä vain 
muutama jalostushevonen. Valtion tukemia siittoloita ei ole niin kuin monissa muissa 
maissa. Suomenhevonen polveutuu pohjoiseurooppalaisista maatiaiskannoista. 




jalostuksen tavoitteena oli ulkomuotojalostus ja vieraiden rotupiirteiden karsiminen. 
Vuonna 1920 otettiin käyttöön suorituskokeet mittaamaan hevosten suorituskykyä. 
Muita jalostustavoitteita olivat luonne, liikkeet ja rakenneominaisuudet. 
Hevosjalostuksen tarkoituksena oli aluksi tuottaa maatalouskäyttöön soveltuva 
hevonen. Vuonna 1924  tapahtui jako sotahevos- ja työhevoslinjaan. Työhevonen oli 
rakenteeltaan raskaampi ja sotaratsu kevytrakenteisempi yleishevonen. Hevosten 
kantakirjaus edellytti kolmen sukupolven tietojen tuntemista. Hevosten 
polveutumistiedot tarkastetaan veri- tai karvanäytteen perusteella (Suomen Hippos 
2004). Kantakirjauksen edellytyksenä on, että rekisterissä oleva hevonen on vähintään 
4-vuotias ja se on terveydeltään, rakenteeltaan, liikkeiltään, suorituksiltaan ja 
luonteeltaan jalostushevoseksi sopiva. Hevosten kantakirjojen ylläpito siirtyi valtiolta 
Hevosjalostusliiton ylläpitämäksi vuonna 1971, jolloin myös suomenhevoset 
luokiteltiin käyttötarkoituksensa perusteella neljään eri luokkaan: juoksija- (J), 
työhevos- (T), ratsu-(R) ja pienhevossuunnalle (P) (Suomen Hippos 2004). 
Jalostusarvo määräytyy yksilö- ja jälkeläisarvostelun perusteella. 
Jälkeläisarvostelutulokset hyväksytään Suomen Hippoksen jalostusvaliokunnassa 
vuosittain. Yksilöarvostelu tapahtuu kantakirjausnäyttelyissä.  
 
2 KATSAUS KIRJALLISUUTEEN 
2.1 Sukusiitosaste ja sukulaisuus 
 
Sukusiitos tarkoittaa, että keskenään sukua olevia yksilöitä paritetaan, minkä 
seurauksena homotsygotia-aste nousee. Sukusiitosasteella tarkoitetaan 
todennäköisyyttä sille, että tarkasteltujen sukupolvien puitteissa joltakin 
esivanhemmalta peräisin oleva, sama geeniversio (alleeli) on tullut eläimelle sekä 
emältä että isältä. Tällöin yksilö  voi olla sukupuusta lasketulla todennäköisyydellä 
homotsygoottinen esivanhemman geenivaihtoehtojen suhteen. Sukusiitoksen vaarat 
liittyvät siihen, että syntyy haitallisten, resessiivisten geenien suhteen 
homotsygootteja yksilöitä eli lokuksessa on  kaksi viallista alleelia, jolloin vika tai 




Jalostusohjelmissa pitäisi löytää tasapaino lyhyen ja pitkän aikavälin valinnan 
vasteeseen. Jalostusohjelmat, joissa laitetaan pääpaino lyhyen aikavälin valinnan 
saavutuksien maksimoimiseksi, lisäävät sukulaistumisen ja sukusiitoksen kasvua 
(Toro ym. 1988). Äärimmillään  valitaan vain yksilöitä, joilla on tietty 
geeniyhdistelmä. Se karsii monimuotoisuutta populaatiosta. Kun jokin alleeli on 
yleistynyt, on vaikea saada se karsittua kannasta myöhemmin. Populaatiosta voi 
hävitä monimuotoisuutta jalostuksen painottuessa vain tiettyihin ominaisuuksiin ja 
näitä kantavaan muutamaan perheeseen. Geneettisen monimuotoisuuden 
säilyttäminen pitkällä aikavälillä saadaan ylläpidettyä rajaamalla 
sukulaisuuden/sukusiitoksen kehitys minimitasolle jokaisessa sukupolvessa (Bijma ja 
Woolliams 2000). Siitokseen otetaan silloin useampi yksilö, mikä pitää populaation  
monimuotoisena. Optimoidussa jalostusohjelmassa eläinten valinnassa huomioidaan 
sekä eläinten jalostusarvonennusteet että keskinäiset sukulaissuhteet eläinten välillä 
(Meuwissen 1997). Tavoitteena on optimoida siitoseläinten käyttö perinnöllisen 
edistymisen ja sukusiitoksen kannalta (Brisbane ja Gibson 1995). Menetelmällä 
kiinnitetään huomiota kannan elinkelpoisuuden ja monimuotoisuuden  säilymiseen. 
Kasvattamalla urosten määrää jalostuksessa ja valitsemalla eläimiä  jalostukseen 
sukutaulutietojen perusteella huomioidaan eläinten väliset sukulaisuudet valinnassa, 
eikä  sukulaisuusaste pääse nousemaan. Myös jalostustavoitteet saattavat muuttua 
aikojen saatossa, mikä vaikuttaa valittaviin yksilöihin. Joku toinen eläin voikin olla 
parempi uusissa ominaisuuksissa, jolloin kannassa tulee olla vaihtelua.  
Vanhemmaksi valittavien eläinten geneettinen kontribuutio on  yksinkertaisin ja 
tunnetuin menetelmä hidastamaan sukulaisuuden nousua ja pitämään yllä geneettistä 
monimuotoisuutta (Rodriquez-Ramilo ym. 2006). Tällöin yksilö ei saa vaikuttaa 
liikaa populaation geneettiseen koostumukseen. Jos yksittäisen yksilön vaikutus on 
liian suuri, se heijastuu koko kannan geeniperimään. Joukosta karsiutuu geenejä, kun 
valinnalla pyritään yhtenäistämään populaatiota tiettyjen alleelien suhteen. Toinen 
tapa tarkastella kontrollointia on käyttää  geneettisen ajautumisen käsitettä. 
Geneettinen ajautuminen eli alleelifrekvenssien satunnaisajautuminen tarkoittaa 
sukupolvesta toiseen tapahtuvia alleelien suhteellisten osuuksien eli frekvenssien 
sattumanvaraisia muutoksia. Muutokset aiheutuvat populaation koosta ja isien ja 
emien määrästä, mutta niitä aiheuttaa myös sellainen jalostusvalinta, jossa joitakin 




Eläinten sukulaistumisen  kasvua voidaan kontrolloida niin, että siitos yksilöt 
tuottavat saman lukumäärän jälkeläisiä. Tällöin jälkeläistuotanto ei painotu vain 
muutamien huippuyksilöiden varaan. Tämä voi puolittaa ideaalipopulaatiossa 
sukulaistumisen  kasvua ja satunnaisajautumista (Sanchez ym. 2003). Mitä suurempi 
vanhempien määrä on sukupolvessa, sitä pienempi on kantavanhempien 
keskimääräinen kontribuutio ja eri sukupolvien keskimääräinen sukulaisuusaste. 
Yksittäisen eläimen vaikutus ei ilmene vain seuraavassa sukupolvessa, vaan sen 
heijastuu useampaan sukupolveen (Woolliams 2006). Sukulaistumisen tai siitoksen 
kasvuun voidaan vaikuttaa erilaisten paritusmenetelmien avulla. Siitoseläinten 
valinnalla ja paritusohjelman avulla rajoitetaan sukulaistumista ja sukusiitoksen 
kasvua seuraavassa sukupolvessa (Weigel 2001). 
 
Sukulaisuus määritellään kahden yksilön yhteisten geenien todennäköisyydellä (Juga 
ym. 1999). Sukulaistumisen määrään vaikuttaa populaation koko, valinnan 
intensiteetti, sukutietojen laatu ja laajuus. Pienissä populaatiossa jalostuksessa 
käytettävien eläinten käyttö painottuu muutamien valittujen yksilöiden varaan, sillä 
vaihtoehtoja ei ole yhtä paljon kuin suuremmissa populaatioissa. Tämä johtaa 
sukulaistumisen kasvuun ja myös sukusiitokseen, jos keskenään sukua olevia 
yksilöitä paritetaan.  
 
Ahtailla jalostustavoitteilla on myös vaikutusta sukulaistumiseen, koska eläimistä 
tehdään valintaa ja vain tietyn jalostustavoitteen mukaiset ominaisuudet omaavat 
yksilöt valitaan jalostuskäyttöön. Tämä kaventaa valintaan hyväksyttyjen eläinten 
määrää, mikä taas lisää sukulaistumista.  
 
Valinnan intensiteetillä voidaan vaikuttaa valittavien eläinten määrään. Korkean 
intensiteetin valinnassa valitaan vain parhaat eläimet jatkamaan sukua. Pienempi 
valinnan intensiteetti johtaa useamman eläimen valintaan, mikä vähentää 
sukulaistumista, mutta myös perinnöllinen edistyminen on hitaampaa. Intensiteetillä 
voidaan vaikuttaa populaation keskimääräiseen perinnölliseen edistymiseen. Jos 
korkean intensiteetin valinnalla vain muutama parhain eläin valitaan jatkamaan sukua, 
seuraava sukupolvi on huomattavasti edellistä sukupolvea parempi. Korkeamman 
intensiteetin valinnalla perinnöllinen edistyminen on nopeampaa, mutta 




sukulaistumisen kannalta. Jos käytössä on laajat sukutaulutiedot voidaan 
sukulaistumista ehkäistä paremmin. Jos eläinten sukutaulutietoja ei ole riittävän 
pitkältä ajalta, voi olla, että vaikka sukupuutietojen mukaan eläinten ei pitäisi olla 
sukua keskenään, todellisuudessa niillä voi olla yhteisiä esivanhempia (Sorensen ym. 
2008). Suljetut kantakirjat estävät niiden ulkopuolella olevien eläinten käytön 
jalostukseen. Jos populaatio on pieni, sukulaiset lisääntyvät keskenään ja niiden 
geeniperimä samankaltaistuu ja monimuotoisuus häviää. Sukulaistumisen hillintä 
estää sukusiitoksen kasvua (Weigel 2001). Populaation perustajajäsenten ei tulisi olla 
sukulaisia keskenään, eikä sukusiitettyjä.  Laajalta jalostuspohjalta on hyvä lähteä 
liikkeelle, sillä sukulaistumista ja sitä myötä sukusiitosta tulee joka tapauksessa 
esiintymään jossain määrin populaatiossa. Mikäli populaatio on pieni, on mahdotonta 
välttää sukulaisparituksia (Fernandez ym. 2011). 
 
2.2 Tehollinen populaatiokoko 
 
Tehollinen populaatiokoko (Ne) ilmaisee seuraavan sukupolven tuottamiseen 
käytettyjen vanhempien lukumäärän. Monien kotieläinlajien tehollinen 
populaatiokoko on pienentynyt ankaran jalostusvalinnan myötä (Weigel 2001). 
Tehollisen populaatiokoon perusteella voidaan ennustaa sukulaistumisen ja 
sukusiitoksen kehitystä. Mitä pienempi tehollinen populaatiokoko on, sitä enemmän 
sukulaisuus kasvaa ja sitä todennäköisempää on alleelien fiksoituminen tai 
katoaminen ja vaihtelun väheneminen. Alleelien fiksoituminen tarkoittaa sitä, että 
jokin alleeli tulee kannan ainoaksi alleeliksi lokuksessa ja muut  alleelit häviävät. 
Tehollista populaatiokokoa suurentamalla voidaan vaikuttaa suotuisasti vaihtelun 
kehittymiseen (Juga ym. 1999). Kasvattamalla seuraavan sukupolven tuottamiseen 
käytettyjen vanhempien lukumäärää voidaan ylläpitää  populaation geenipooli. 
Eläinjalostuksessa tehollisen populaatiokoon on suositeltu olevan vähintään 50-100 
yksilöä (Bijma ja Woolliams 2000). Tehollinen populaatiokoko voidaan 
sukutaulutietojen puuttuessa laskea demografisten tietojen (vanhempien määrät eri 
sukupolvissa) ja genomisen markkeri-informaation perusteella. Markkeri-
informaatiota voidaan käyttää isyysanalyyseihin ja sukulaisuuksien arviointiin. 
Genomitietoihin pohjautuvat parametrit vaativat tuhansien markkereiden tyypityksen, 




Sukulaisuuden kasvu johtaa satunnaisparituksella  sukusiitoksen kasvuun (Falconer ja 
Mackay 1996). Roduilla, joilla on suljetut kantakirjat ja risteytystä ei sallita 
geenipoolin laajentamiseksi, tulee kiinnittää huomiota sukulaisuusasteen trendeihin, 
jotta saadaan pienennettyä geneettisen ajautumisen riskiä sekä geneettisen 
monimuotoisuuden vähenemistä (Sorensen ja Norberg 2008). 
 
2.3 Geneettinen monimuotoisuus hevospopulaatioissa 
 
Monimuotoisuutta tarkastelemalla voidaan kuvata jalostuspohjan laajuutta. 
Perinnöllisen monimuotoisuuden yksi mitta on, miten runsaasti 
on erilaisia versioita eli eri alleeleja eri geeneistä. Mitä runsaammin erilaisia alleeleja 
on, sitä monimuotoisempi perimä rodulla on.  
 
Hollannin lämminveristen hevosten kantakirja koostuu useista eri hevostyypeistä 
(Schurink ym. 2011). Voidaan epäillä, että jalostuksessa on käytetty paljon 
sukusiitosta, sillä hevosten erilaiset käyttölinjat ovat eriytyneet. Vuonna 2005 
jalostusvalinnassa alettiin kiinnittää huomiota populaation sukusiitoksen tasoon 
(Schurink ym. 2011). Samalla pyrittiin selvittämään kannan geneettinen 
monimuotoisuus. Sukutaulutietoja valjakkohevosista löytyi 54170 yksilöstä ja 3568 
esi-isästä. Valjakkohevosten geneettinen monimuotoisuus arvioitiin vuosilta 1950-
2009. Varsoja rekisteröidään vuosittain noin 1310, keskimääräinen sukusiitoskerroin 
2005-2009 oli 0,080 (SD = 0,042) ja keskimääräinen sukusiitoksen nousu vuodessa 
oli 0,0136. Geneettinen monimuotoisuus oli pienimmillään 70-luvulla. Selkeä 
geneettinen pullonkaulailmiö voitiin havaita vuosina 1965-1969 ja 1970-1974, mikä 
todennäköisesti liittyi joidenkin perheiden voimakkaaseen osuuteen jalostuksessa.  
 
Hannoverinhevonen on tunnetuin lämminverinen hevosrotu.  Sillä on ollut suuri 
vaikutus muiden lämminverirotujen syntyyn. Hannoverinhevosten jalostusohjelmat 
perustuvat jalostusarvojen laskentaan ja uusien lisääntymistekniikoiden 
hyödyntämiseen, kuten keinosiemennykseen. Tämä on johtanut siihen, että 
jalostukseen on valittu vain muutamia huippueläimiä, mikä on lisännyt kannan 
sukulaistumista. Etenkin matadorurosten käyttö on lisännyt puolisisarusten määrää 
populaatiossa. Hamannin ja Distin (2008) tekemässä tutkimuksessa 




olivat vuosina 1980-2000 välisenä aikana syntyneet hevoset, joiden esi-isät selvitettiin 
aina ensimmäisiin rekisteröityihin eläimiin saakka. Aineistossa oli 310109 hevosta. 
Ensimmäinen hannoverinhevonen oli rekisteröity vuonna 1861, joten sukulinjat olivat 
pitkältä ajalta hyvin jäljitettävissä. Aineistosta laskettiin sukusiitosaste, tehollinen 
populaatiokoko ja perustajajäsenien vaikutus vuosina 1980-2000 syntyneiden 
hevosten  perimään.  
 
Tarkasteltavan ajanjakson sukutaulutiedot olivat  täydellisiä viidelle sukupolvelle. 
Keskimääräinen sukusiitosaste populaatiossa oli 1,33 %. Selvää trendiä 
sukusiitosasteen kehityksestä ei löydetty 20 vuoden periodilla syntyneistä hevosista. 
Se näkyi myös siinä että tehollinen populaatiokoko oli suuri 372 yksilöä. 
Englantilaisella thoroughbred-rodulla on ollut 35%:n vaikutus hannoverinhevosten  
perimään. Toinen tärkeä rotu hannoveristen synnyssä on ollut Trahkener, joka kattaa 
8% hannoverinhevosten geenipoolista. Populaation geeneistä 49% todettiin olevan 
peräisin hannover-rodun perustajajäseniltä, joista  15 esi-isällä on ollut suuri vaikutus 
populaatioon.  
 
Sabbioini ym. (2007) selvittivät Italian haflingerinhevosten geneettistä 
monimuotoisuutta analysoimalla sukutaulutietoja ja laskemalla yksilöille 
sukusiitoskertoimet. Tutkimuksessa oli 44 670 hevosta, jotka olivat syntyneet vuosien 
1900-2004 välillä (Sabbioni ym. 2007). Tällä aikavälillä tehollinen populaatiokoko 
kannalla oli hyvin suuri 3846 yksilöä. Koko aikaväliltä laskettu keskimääräinen 
sukusiitosaste oli 2,16%. Perustajapopulaation koko oli 2925 yksilöä (Sabbioini 
ym.2007).  
Sveitsiläisen hevosrodun Franches-Montagnesen (FM) geneettistä monimuotoisuutta 
on tutkittu sellaisista vuosien 2003 ja 2008 välillä syntyneistä hevosista, joilla oli 
vähintään yksi jälkeläinen (Hasler ym. 2011). Populaatiosta arvioitiin keskimääräiset 
sukulaisuussuhteet, keskimääräinen sukusiitosaste, sukusiitoksen kasvu per sukupolvi 
ja tehollinen populaatiokoko. Tulokset perustuvat markkeri- ja sukutaulutietoihin. 
Optimaalisen kontribuution menetelmää on hyödynnetty BLUP -menetelmän ohella. 
Parituksien optimoimiseksi käytettiin EVA-ohjelmaa (Berg ym. 2006). Tällä 
aikavälillä hevosten sukusiitoskerroin oli populaatiossa 5,2%. Sukutaulutietojen 




single nucleotide polymorphism eli yhden emäksen monimuotoisuus) perusteella 
laskettuna 80,9. Jalostuskäytön kannalta  tarkkailtiin etenkin oriita, joilla oli korkea 
jalostusarvo ja matala sukulaisuussuhde parituskumppaneiksi valittaviin tammoihin. 
Tällaisten oriiden käyttö jalostuksessa tulisi johtamaan  matalampaan 
sukusiitosasteeseen haluttua  geneettistä edistymistä vasten. Hasler ym:n ( 2011) 
mukaan  SNP -merkit vaikuttavat lupaavalta työkalulta sellaisissa populaatioissa, 
joista ei löydy sukutaulutietoja. SNP-merkkien avulla voidaan arvioida tehollinen 
populaatiokoko ja tehdä tulevaisuuden paritussuunnitelmat. 
Aiempi tutkimus suomenhevosen sukusiitoksen ja sukulaisuuden tilasta on tehty 
vuonna 2006 (Hanne Oikarinen).  Aineisto käsitti 51 999 hevosta.  Tutkimuksessa 
haettiin esille kantaoriita.  Niistä tärkein oli Eri-Aaroni.  Sukusiitosaste oli vuosina 
1970-2000 syntyneillä hevosilla kasvanut kiihtyvästi ja arvio tehollisesta 
populaatiokoosta oli noin 50. 
 
3 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET 
 
Tämän tutkimuksen tarkoituksena oli tutkia suomenhevosen geneettisen vaihtelun 
tilaa rekisteritietojen sallimalta aikaväliltä 1900-luvun alusta nykypäivään. 
 
Tutkimuksessa oli useampi osa: 
 
• Sukutiedoista arvioitiin sukusiitoksen muutos ja siitä pääteltiin geneettisen 
vaihtelun kehittyminen. 
 
• Sukutiedoista laskettiin sukupolvien välinen aika. 
 
• Näiden tietojen avulla voitiin laskea tehollinen populaatiokoko. 
 
• Eri jalostussuunnille (juoksija-, ratsu-, työhevos- ja pienhevossuunnille) 






4 AINEISTO JA MENETELMÄT 
 
4.1 Aineiston alkuperä ja kuvaus 
Tutkimusaineisto oli peräisin Suomen Hippos Ry:n hevosrekisteristä. Aineistoon 
poimittiin mukaan vain rekisteriin merkityt suomenhevoset. Analyysissä käytetyt 
hevoset olivat syntyneet vuosien 1888-2012 välillä ja niitä oli yhteensä 77 925. 
Vuonna 1924 on aloitettu työ- ja yleishevoslinjojen jalostus yhtenäisenä linjana. 
Aineistossa eri linjoihin kuuluvat hevoset eriteltiin jalostussuunnan mukaan. 
Jalostussuuntia ovat juoksija-, ratsu-, pienhevos- ja työhevossuunta. (lyhenteet J-, R-, 
P- ja T-linja). Juoksijasuunnan jalostus on aloitettu vuonna 1965. Ratsusuunta ja 
pienhevossuunta eriytyivät omiksi linjoikseen vuonna 1971. Juoksijalinjan hevosia oli 
aineistossa eritellyistä hevosista eniten 6385. Pienhevosia oli aineistossa 439 
kappaletta, työhevosia oli merkitty rekisteriin 1734 kappaletta ja ratsuja 1027 yksilöä. 
Yhteensä eri suunnille kantakirjattuja hevosia oli aineistossa 9 585 kappaletta.  
Suurimmalta osalta hevosista puuttui jalostussuunta merkintä. Niiden suuntamerkintä 
on yleishevonen. Niitä oli aineistossa 68 481 kappaletta (vuosien 1888-2012 väliltä). 
 
Rekisterissä on eläimen yksilökohtainen tunnusnumero, sekä isän ja emän 
tunnusnumero ja hevosen syntymäaika. Aineistosta jouduttiin poistamaan kaksi 
hevosta, koska molemmat eläimet olivat merkitty aineistoon sekä oriiksi että 
tammoiksi. Yksittäisten hevosten tietoja, joissa oli puutteita joko syntymäajan tai 
sukupuolen osalta, tarkastettiin ja korjattiin Hippoksen Heppa-järjestelmän avulla.  
 
4.2 Tutkittavat muuttujat 
Tutkittavia muuttujia olivat: 
• sukupolven välinen aika 




• sukusiitosaste  
• tehollinen populaatiokoko 
• populaation perustajayksilöiden määrä. 
 
 
4.3 Sukusiitoskertoimen laskeminen 
Sukusiitosaste laskettiin eläimille, joilta ei löytynyt sukutaulusta syklejä. Jos syklejä 
löytyi täytyi ne avata ja purkaa. Syklejä muodostui silloin, kun sukutaulutietoja oli 
monelta eri sukupolvelta. Tällöin tiedoissa oli päällekkäisyyksiä, jotka selvitettiin. 
Selvittämiseen käytettiin Heppa-rekisterijärjestelmää, millä pystyttiin selvittämään eri 
yksilöiden tarkat iät ja asettamaan ne oikeaan järjestykseen sukutaulutiedoissa. 
Yksilöiden vanhemmille annettiin arvo nolla, mikäli niitä ei tunneta. Tämän jälkeen 
ohjelma pystyttiin ajamaan normaalisti läpi.   Ohjelmalla voi laskea myös 
sukusiitoksen ryhmäfaktorin mukaan jaetuille yksilöille, kuten esimerkiksi 
syntymävuoden mukaan. VanRaden -menetelmän avulla voidaan määrittää 
sukusiitosaste saman ryhmän sisällä ilman, että tarvitaan molempien vanhempien 
tietoja. Jos molemmat vanhemmat ovat tuntemattomia, yksilön sukusiitosaste pysyy 
nollatasolla (VanRaden 1992).   
 
Sukutiedoista lasketaan yksilön i sukusiitoskerroin Fi, ekvivalenttien täydellisten 
sukupolvien lukumäärä ECG (Maignel ym. 1996) ja ekvivalenttien diskreettien 
sukupolvien lukumäärä DGE  (Woolliams ja Mäntysaari 1995).  
 
4.4 Tehollinen populaatiokoko 
 
Tehollinen populaatiokoko on arvioitu (Gutiérrez ym. 2008) sukusiitoksen kasvun 
(∆F)  perusteella. Kahdella erillisellä sukupolvella voidaan käyttää kaavaa:  
 
Ne = 1⁄(2∆F), missä ∆F = (Ft - Ft-1)/(1 - Ft-1) 
 
Kaavassa Ft ja Ft-1 on keskimääräinen sukusiitosaste sukupolville t ja t-1. 
Sukusiitoksen kasvu on vakio ideaalipopulaatiossa Ne, missä ei esiinny mutaatioita, 




päällekkäisiä, eli sama eläin on jalostuseläimenä useamman sukupolven, ja urosten ja 
naaraiden määrät ovat yleensä erisuuruisia populaatioissa. Useimmissa tehollisen 
populaatioiden laskukaavoissa on ongelmana se, että ne eivät ota huomioon 
päällekkäisiä sukupolvia. Toinen ongelma voi olla, että tiedot sukupolvien välisestä 
ajasta puuttuvat (Gutierrez ym. 2008). Yksilölle i voidaan laskea sukusiitoksen tason 
nousu  ∆!! = 1− (1− !!) !!!!! yksilön sukupuutiedoista käytettävistä olevista !!   sukupolvesta (Gutiérrez ym. 2009).  Näin saadaan keskimääräinen sukusiitoksen 
muutos ∆F ja siitä edelleen tehollinen populaatiokoko. 
 
4.5 Sukupolvien välinen aika 
 
Sukupolvien välisellä ajalla tarkoitetaan vanhempien keskimääräistä ikää jälkeläisten 
syntyessä. Mitä lyhyempi sukupolvien välinen aika on, sitä nopeampaa on 
perinnöllinen muutos vuotta kohden. Sukupolvien välisessä ajassa (L) on eroja eri 
eläinlajien välillä. L:n arvo on pienempi, jos vanhemmat ovat keskimäärin nuorempia 
jälkeläisten syntymähetkellä. Toisilla lajeilla lisääntyminen on nopeampaa kuin 
toisilla. Hevosella esimerkiksi lisääntyminen on hitaampaa kuin esimerkiksi koiralla. 
Koiralla emä voi synnyttää useamman pennun kerralla. Hevosilla syntyy yleensä vain 
yksi varsa. Naarailla on tiineyden pituuksissa eroavaisuuksia lajien välillä. Tiineys 
kestää koirilla 60-65 vuorokautta. Hevosen tiineys kestää 320-365 vuorokautta (Katila 
2007). Hevosilla sukukypsyys saavutetaan myöhään. Myös sukupuolien välillä on 
eroja sukupolvien välisessä ajassa. Sukupolvien väliseen aikaan vaikuttaa se, minkä 
ikäisenä hevosia käytetään jalostukseen. Tamma saavuttaa sukukypsyyden 1-2-
vuotiaana. Sukukypsyyteen vaikuttavia tekijöitä ovat rotu, koko, syntymäaika ja 
ruokinta (Koivuniemi 2008). Orivarsa tulee sukukypsäksi noin 18 kuukauden iässä, 
mutta se pystyy saamaan tamman kantavaksi jo 1-vuotiaana. Oriin siitoskyky on 
kehittyy aina 4-vuotiaaksi asti ja vielä sen jälkeenkin, mutta se on valmis astumaan 
tammoja jo 2-3-vuotiaana. Siitoskyky heikkenee hevosten ollessa 18-20-vuotiaita. 
Sukukypsyyden saavuttamiseen vaikuttavia tekijöitä ovat vuodenaika, rotu ja 
ravitsemus (Reilas 2006).   Sukupolvien välinen aika lasketaan käyttämällä hevosten 








Sukulaisuussuhde koostuu yksilöiden yhteisten kantavanhempien määrästä. 
Sukulaisuus kasvaa suljetussa populaatiossa ajan myötä väistämättä. Sukulaisuutta 
tutkittaessa olisi hyvä selvittää samana vuonna syntyneiden eläinten keskimääräinen 
sukulaisuusaste. Se suoritetaan niin, että ikäluokan jokaisen yksilön sukulaisuusaste 
toisiinsa lasketaan ja sukulaisuusasteista otetaan keskiarvo. Keskiarvon avulla 
saadaan tietää, miten läheistä sukua samana vuonna syntyneet yksilöt ovat toisillensa. 
Sukulaisuusasteesta on hyvä huomioida myös sukulaisuusasteen kehittyminen ja 
tietää onko se noussut vai laskenut. Sukulaisuusaste voidaan laskea usealta 
ikäluokalta. Sukulaisuusaste kuvaa tulevaisuuden sukusiitosastetta satunnaisesti 
pariutuvassa populaatiossa. Jos sukulaisuusaste on korkea, sukusiitosaste nousee 
tulevissa sukupolvissa. Eri suuntien hevosten sukulaistumista ei pystytty laskemaan 
yhdellä analyysillä ajanjaksona 1960-2012 syntyneille hevosille. Laskenta tehtiin 
jakamalla hevoset ravihevosilla kolmen ja muilla suunnilla viiden vuoden luokkiin. 
Vuosiluokkien hevosten keskimääräisen sukulaisuuden laskemiseen käytettiin 
Kinship2-ohjelmaa. Relax2-ohjelman avulla vuosiluokkien hevosten sukutaulutiedot 
poimittiin koko rekisteritiedoista.  
 
4.7 Perustajajäsenet ja kantaeläinten efektiivinen määrä  
 
           
Perustajajäsenien efektiivinen lukumäärä on laskettu kaavalla 
 
                Nf 
 fe =	  1/∑qi²	  	  	  ,	  	  
               i=1	  
 
missä Nf  on perustajajäsenten lukumäärä ja qi on odotettu geneettinen kontribuutio 
geenipoolin eläin i:stä. Odotettu vaikutus qi vastaa todennäköisyyttä, että satunnaisesti 
ajautuneet geenit ovat peräisin perustajajäseneltä i. Kantaeläinten efektiivinen 
lukumäärä (fe) on kantaeläinten vaikutus populaatioon. Pullonkaulailmiöt ja voimakas 
valinta vaikuttavat geneettisen monimuotoisuuden vähenemiseen peruspopulaatiosta. 
Tämä voi johtaa yliarvioon geneettisen monimuotoisuuden esiintymisestä, joka voi 
olla hyvin korkea intensiivisen valinnan ohjelmissa, missä käytetään 






                                                 Na     
                        fa = 1/∑ pk²     
     
                      k=1      
 
missä pk on marginaalinen kontribuutio eläimestä k, ja Na on eläinten lukumäärä, 
joilla pk on nolla. Edelleen, fe:n ja fa:n suhde indikoi pullonkaulojen ilmenemistä, 
joihin myös voimakas valinta voi vaikuttaa (esim. Boichard ym. 1997).   
 
4.8 Käytetyt laskentaohjelmat 
4.8.1 RelaX2-ohjelma 
RelaX2- ohjelma (Stranden jaVuori 2006) on kehitetty  sukulaisuussuhteiden 
arviointiin. Ohjelma tarvitsee sukutaulutietoja,  ei välttämättä eläinten syntymätietoja 
toimiakseen. Ohjelma sopii hyvin sukusiitoksen tutkimiseen. Sukulaisuusaste, 
sukusiitoskerroin, sukupolvien välinen aika ja yksittäisten eläinten vaikutus 
(kontribuutio) populaatioon voidaan laskea ohjelman avulla. Sukulaisuus- ja 
sukusiitoskertoimen laskelmat suoritetaan modifioidulla algoritmillä, jonka 
Meuwissen ja Luo ovat kehittäneet vuonna 1994. Sukusiitoskertoimen arviot 
epätäydellisistä sukutauluista voidaan korjata osittain käyttämällä VanRaden’n (1992) 
menetelmää. Ohjelma suorittaa sukusiitosasteen laskemisen melko nopeasti 
suuremmillakin populaatioilla. Sen sijaan sukulaisuuskertoimen laskeminen isolle 
eläinjoukolle vie aikaa (Stranden ja Vuori 2006). Ohjelmalla voidaan tutkia 
sukulinjojen jakautuminen eri alapopulaatioihin. 
4.8.2 Kinship2-ohjelma 
R-ohjelmapaketin Kinship2-ohjelma tuottaa sukulaisuusmatriiseja. Ohjelma käsittelee 








Hevosten lukumäärä oli tutkitussa sukupuuaineistossa oli 77 925 yksilöä. Hevosia, 
joilta tiedettiin molemmat vanhemmat, oli 69 604 yksilöä. Hevosia, joiden 
vanhemmista ei ollut tietoa tutkimusaineistossa, oli 8565 kappaletta. Aineistosta oli 
tätä ennen poistettu hevoset (yhteensä 4 yksilöä), joilla oli tuplamerkintä tai ne oli 




Kuva 1. Eri vuosina syntyneiden suomenhevosten lukumäärä (N) ajanjaksolta 1888-
2011. 
 
Hevosten lukumäärä on vaihdellut jonkin verran aina vuosikymmenten mukaan. 
Lukumäärä on noussut voimakkaasti, jonka jälkeen se on taas laskenut. Suunta 
syntyneiden lukumäärässä on ollut laskusuhdanteinen viimeisien vuosikymmenien 
osalta ja tasaantunut 1300-1400 varsaan per vuosi. Siksakmallinen trendi johtuu 
hevosten lisääntymisen rytmistä. Tiineys kestää 12 kuukautta ja varsojen luonnollinen 
vieroitusikä on yleensä vuoden ikäisenä. Tämän jälkeen voi uusi varsa korvata 
edellisen, mutta useimmiten tauko uuden varsan välillä jäänee pidemmäksi. Uuden 
sukupolven tammojen sukukypsyys saavutetaan noin 1-2 vuoden iässä, mutta oriilla 






Kuva 2. Eri vuosina sellaisten syntyneiden suomenhevosten lukumäärä (N), joilla 
jälkeläisiä, ajanjaksolta 1888-2008. 
 
Hevosten lukumäärä, joilla on jälkeläisiä on ollut laskussa vuodesta 2000 lähtien. 
Tämä johtunee siitä, että nuoremmat hevoset eivät ole ehtineet vielä tuottaa uutta 
sukupolvea. Sukupolvien välinen aika on keskimäärin 12,6 vuotta, joten tulokset 
näkyvät vasta myöhemmin kunkin sukupolven osalta. Nousua ja laskua hevosten 
määrässä on kuitenkin esiintynyt tutkitulla aikavälillä kokoajan. Hevosten lukumäärän 
nousu ei ole ollut tasaista.  
 
Aineistossa oli oriiden ja ruunien osuus pienempi kuin tammojen. Ruunat eli leikatut 
oriit eivät ole lisääntymiskykyisiä, mutta osa niistä on ollut jalostuskäytössä ennen 
kastraatiota. Kastraatiossa oriilta poistetaan kivekset, lisäkivekset sekä rauhaset. 
Tämän jälkeen niiden hormonitaso alkaa laskea. Oriita kastroidaan usein, jotta niistä 
tulisi paremmin käyttäytyviä ja helpompia käsitellä. Ruunaamisella voidaan myös 
poistaa huonolaatuisia hevosia jalostuskäytöstä (Hill 2008). Tammoja oli aineistossa 
58% (45 413 kappaletta), oriita oli 26,9% (21 022 kappaletta) ja ruunia oli 14,7% (11 




5.1 Koko populaation tunnuslukuja 
 
Osa eläimistä oli pelkästään vanhempina aineistossa eikä niistä ollut mitään käyttö- 
tai fenotyyppitietoja. Nämä eläimet olivat perustajapopulaation vanhempia. 
Sukutaulutietojen perusteella laskettujen alapopulaatioiden lukumäärä oli 1784 
(Taulukko 1.).Suurimpaan sukulinjaan kuului 76 108 yksilöä. Suurin osa hevosista 
linkittyi tähän isoon sukulinjaan, vain muutama erillinen sukulinja muodostui omaksi 
alapopulaatioksi. Alapopulaatiot muodostuvat erilaisista sukulinjoista. Kaikki 
sukulinjat yhdessä muodostavat koko populaation ja jokainen sukulinja on oma 
alapopulaationsa.  
 
Taulukko 1. Hevosten jakautuminen eri sukulinjoihin. 
Hevosten lkm 77 925 
Sukulinjojen lukumäärä aineistossa                             1 784 
Eläimiä suurimmassa sukulinjassa 76 108 
 
 
Koko populaatiossa sellaisten eläinten osuus, joilla ei ollut jälkeläisiä, oli 51,8 %. 
Populaatioon vaikuttaneiden perustajajäsenten lukumäärä, joilla ei ollut vanhempien 
tietoja oli 6,4%. Populaation geeniperimään vaikuttaneiden yksilöiden määrä, joilta 
tiedettiin toinen vanhemmista, oli 2,3%. Populaation perustajajäsenten määräksi 
saatiin 217 yksilöä. Kantavanhempien efektiiviseksi lukumääräksi saatiin 28. 
 
 
Taulukko 2. Suomenhevospopulaation tutkitun sukupuun tunnuslukuja.  
Suomenhevospopulaation tunnusluvut   
Eläinten lkm 77 925 
Eläimien lkm, joilla vanhemmat ei tiedossa 8 565 
Eläimien lkm, joiden vanhemmat tiedossa 69 604 
Eläinten lkm, joilla ei jälkeläisiä 40 400 
Esi-isät, joilla vanhemmat ei tiedossa 4 991 
Esi-isät, joilla toinen vanhemmista tiedossa 1 825 
Perustajajäsenien lkm (fe) 217 
Kantavanhempien efektiivinen lkm (fa) 28 






Sukutaulutietojen puutetta esiintyi luonnollisesti eniten populaation vanhimpien 
yksilöiden  kantakirjaustiedoissa.  Nykyisen kantakirjausjärjestelmän ansiosta 
nuoremmilta hevosilta löytyvät kaikki tiedot sukulaisista, muutamia poikkeuksia 
lukuun ottamatta. Tutkitussa aineistossa 89% hevosista molemmat vanhemmat olivat 
tiedossa ja 11% vanhempien tiedot puuttuivat. Sukutaulutietojen syvyys oli 15 
sukupolvea suurimmillaan (Taulukko 2.). Taulukossa 3. ovat hevosten lukumäärät 




Taulukko 3. Eri vuosiluokissa olevien syntyneiden hevosten määrä ja erikseen niiden 
joukosta kantakirjattujen ravihevosten määrä.  Viimeisessä sarakkeessa on kaikkien 
suomenhevosten rekisteristä tehdyn sukupuutietojen poiminnan jälkeen saatu 
yksilöiden määrä. 
vuosiluokka kantakirjattuja ravihevosia yhteensä hevosia 
sukupuutietoja 
poiminnan jälkeen 
1960-1962 25 1583 6842 
1963-1965 34 1772 7914 
1966-1968 177 1450 7319 
1969-1971 517 2477 11142 
1972-1974 536 1965 10390 
1975-1977 889 3569 15272 
1978-1980 721 3164 14128 
1981-1983 697 3584 15225 
1984-1986 672 4169 16513 
1987-1989 534 4286 16914 
1990-1992 480 5202 18892 
1993-1995 363 4008 16676 
1996-1998 345 4702 18671 
1999-2001 309 4464 18404 
2002-2004 164 3718 17026 
2005-2007 64 4016 18203 




5.2 Sukusiitoksen ja sukulaisuuden taso 
Koko populaation sukusiitoskertoimet tehtiin myös RelaX2-ohjelmalla. Suurin 
havaittu sukusiitos koko populaation osalta (1888-2012) oli 31%. Molemmat 
vanhemmat olivat tiedossa 88,9% kaikista eläimistä. Suurin sukusiitosaste oli 
jälkeläisiä tuottaneilla hevosilla 28,8%. 
 
Sukusiitosprosentti oli yli 6,1% 2973 yksilöllä. 74952 hevosella sukusiitoksen taso oli 
alle 6%. Sukusiitosasteen eroavaisuudet johtuvat osaksi siitä miten monesta 
menneestä polvesta niillä on tietoja. Yli 10% sukusiitosaste esiintyi 292 eläimellä. 43 
eläimellä sukusiitosaste oli yli 25%. 50 sukusiitetyimmällä yksilöllä oli joko isä tai 
emän isä samoja tai emä ja isän emä samoja. Jossain tapauksissa oli myös paritettu 
puolisisaria keskenään.  
 






Suurimmillaan sukulaisuusaste on luonnollisesti viimeisien vuosien kohdalla, kun se 
kasvaa suoraviivaisesti. Sukusiitosaste kasvaa samoin lineaarisesti. 
 
Sukulaisuus ja sukusiitosaste laskettuna ilman juoksijasuuntaa noudattaa samaa linjaa 
koko populaatiosta laskettujen arvojen kanssa. Keskimääräinen sukulaisuusaste on 
hieman pienempi kuin koko populaatiossa, kun ravihevoset eivät ole mukana 
laskuissa. Sukusiitosaste on keskimäärin samansuuruinen oli sitten juoksijahevoset 
mukana laskuissa tai ei.  
 
 





Sukusiitoksen kehitys koko populaatiossa vuositasolla on ollut melko vähäistä. 





5.3 Keskimääräinen sukupolvien välinen aika 
 
Keskimääräinen sukupolvien välinen aika koko populaatiossa oli 12,6 vuotta. Tulos 
on laskettu kaikista eläimistä. Polkumenetelmällä lasketut sukupolvien väliset ajat 
ovat uroksen ja jälkeläisen välillä 13,5 vuotta. Lyhin sukupolvien välinen aika tässä 
polussa oli 2 vuotta ja pisin 32 vuotta. Naaraan ja jälkeläisen välillä sukupolvien 
välinen aika oli 11,7 vuotta, missä väli oli lyhimmillään kaksi vuotta ja pisimmillään 
27 vuotta. Uroksen ja sen pojan välinen sukupolvien väli oli 13,1 vuotta, 
lyhimmillään väli oli 2 vuotta ja pisimmillään 32 vuotta. Uroksen ja sen tyttären 
sukupolven välinen aika on 13,3 vuotta, lyhimmillään 2 vuotta ja pisimmillään 32 
vuotta. Emän ja sen pojan välinen aika on 11,5 vuotta, lyhimmillään 3 vuotta ja 
pisimmillään 25 vuotta. Emän ja sen tyttären sukupolven välinen aika on 11,5 vuotta, 
lyhimmillään 2 vuotta pisimmillään 25 vuotta. Uroksilla sukupolvien välinen aika on 
hieman pidempi, noin kaksi vuotta keskimäärin eri poluilla, kuin naarailla.  
 
5.4 Tehollinen populaatiokoko suomenhevosilla 
 
Tehollinen populaatiokoko laskettiin kahdella eri menetelmällä. Menetelmästä 
riippuen eläinten lukumäärä vaihteli hiukan. Tulos oli 140,50 yksilöä Gutierrez ym. 
(2009) menetelmällä laskettuna. Menetelmän kaava on ∆Fi=1-(1-Fi)1/(ti-1). Eläinten 
määrä on tässä Ne:n laskennassa joukkoon, joissa ti suurempi kuin yksi.  Laskennassa 
oli mukana 68 991yksilöä, jonka perusteella tehollinen populaatiokoko on laskettu. 
Keskivirhe Ne tulokselle oli 15,9. Tehollinen populaatiokoko voidaan arvioida 
sukusiitoksen kasvun (∆F) perusteella. Ne= 1⁄2∆F, missä ∆F= (Ft-Ft-1)/(1-Ft-1).  
 
5.5 Suomenhevossuuntien sukulaisuuden ja sukusiitosasteen kehitys 
 
Juoksija-, ratsu-, työ- ja pienhevoslinjoille laskettiin sukulaisuus- ja sukusiitosasteet 
kaikille yksilöille, jotka oli rekisteröity näihin suuntiin. Sukupuutiedot poimittiin 
näiden suuntien yksilöille koko aineistosta RelaX2-ohjelman avulla, minkä jälkeen 
sukulaisuus ja sukusiitosaste laskettiin R-ohjelmiston Kinship2-ohjelmalla.  
 
Aineistossa juoksijalinjan kantakirjaan oli rekisteröity tammoja 5102 kappaletta, oriita 




hevosten lukumääräksi tuli 16 904 yksilöä. Ravihevoset analysoitiin 
laskentakapasiteetin takia syntymävuoden mukaan tehtyjen kolmivuotisten luokkien 
mukaan. Luokissa olevien yksilöiden sukupuutiedot poimittiin koko aineistosta 
RelaX2-ohjelman prune varcomp -optiolla. Sukulaisuus- ja sukusiitosaste laskettiin 
R-ohjelmiston Kinship2-ohjelmalla. Analyysi tehtiin koko populaatiolle kolmen 
vuoden luokissa ja sukulaisuusmatriisista erotettiin kantakirjattuja ravihevosia 
vastaavat elementit ja näistä laskettiin ravihevosten sukulaisuudet ja sukusiitokset ja 
samoin muulle populaatiolle ja lisäksi poimittiin kantakirjattujen ravihevosten ja 
muun populaation väliset sukulaisuuskertoimet.  Tulokset esitettiin vastaavina 
hevosjoukkojen keskinäisinä ja välisinä keskiarvoina. 
 
Ratsuhevosia oli rekisterissä 1027.  Tutkittava sukupuuaineisto sisälsi poiminnan 
jälkeen 8589 eläintä. Tässä aineistossa vanhemmat olivat tiedossa 6195 eläimellä. 
Alkuaan 1734 työhevosen sukupuuaineisto oli 9760 yksilön kokoinen ja vanhemmat 
olivat tiedossa 6820 yksilölle. Pienhevosten (rekisterissä 439) sukupuuaineistossa oli 
poiminnan jälkeen yhteensä 5303 yksilöä ja vanhemmat tunnettiin 3547 hevoselta.  
 
Näissä kolmessa jalostussuunnassa hevosten määrä oli niin pieni, että sukulaisuudet 
voitiin laskea vuosien 1960-2012 ajanjaksolla syntyneille hevosille ja niiden 
poimitulle sukupuuaineistolle yhdellä kertaan R-ohjelmalla Kinship-2.  Ohjelma 
tulostaa populaatiogenetiikan mukaisen yksilöiden sukulaisuusmatriisin, josta saadaan 
eläinjalostajien käyttämä additiivinen sukulaisuusmatriisi kertomalla elementit 2:lla. 
Additiivisten sukulaisuuskertoimien ja sukusiitoskertoimien keskiarvot on esitetty 





Suomenhevosten kantakirjaus aloitettiin vuonna 1907, jolloin sitä jalostettiin 
yleishevosena eri käyttötarkoituksiin. Rotua kehitettiin siihen aikaan maa- ja 
metsätalouden tarpeisiin. Juoksijahevosten jalostus perustui harrastustoimintaan. 
Vuonna 1924 aloitettiin Kuninkuusravien järjestäminen, mikä kasvatti raviurheilun 
suosiota.  Raviurheilu koki laskukauden 1930-luvun taantuman aikana. 




kantakirjan yleishevossuunta jaettiin ratsu- ja juoksijasuuntiin. Raviurheilun suosio 
kasvoi 1970 –luvulla, mikä lisäsi syntyneiden varsojen lukumäärää.  
 
Kantakirjaan hyväksymisen ehtona on Suomen Hippos ry:n jalostusvaliokunnan 
määräämät ravikilpailutulosten tai jalostusindeksien tasot.  Hevonen voidaan 
hyväksyä kantakirjaan myös jälkeläisten tulosten perusteella, vaikka se ei olisi 
yksilöarvostelulla tullut hyväksytyksi kantakirjaan. Arvostelu suoritetaan laskemalla 
jalostusarvon BLUP-arviot eläimen vanhempien, omien ja jälkeläisten ja muiden 
sukulaisten ravikilpailutulosten perusteella (Suomen Hippos 2004).  
 
Kuva 3. Vuosina 1960-2012 syntyneiden suomenhevosten ja kantakirjattujen 
ravihevosten määrä (N), kaikki varsat  (All) ja erikseen myöhemmin ravureiksi 
rekisteröidyt yksilöt (J).  Esityksessä on kolmen vuoden luokat syntymävuoden 
mukaan. 
    
Kantakirjattujen ravihevosten lukumäärä on pienimmillään lähtötilanteessa 1960-
1962-vuosiluokassa (Kuva 3). Silloin niitä on rekisteröity vain 25 kappaletta. Tämä 
johtuu siitä, että suuntaa ruvettiin jalostamaan erillisenä vasta 1965 luvulta lähtien. 




rekisteröityjä hevosia oli 889 kappaletta. Vuosien 2008-2010 välillä kantakirjattujen 




Kuva 4. Kantakirjattujen ravihevosten sukulaisuusaste (a_J) ja sukusiitoskerroin (F_J) 
kolmen vuoden luokissa vuosina 1960-2012 syntyneillä ravihevosilla. 
 
 
Kantakirjattujen juoksijoiden keskimääräinen sukulaisuusaste vuosien 1960-2012 
välillä oli 9,5% (Kuva 4). Sukusiitosaste oli suuruudeltaan 3% (Kuva 5). 
Sukulaisuusaste on pienimmillään 5,6 prosenttia 1969-1971-luokassa. 
Maksimiarvonsa se saavuttaa vuosien 2008-2010 välillä 8,7%. Sukusiitosaste oli 
alhaisimmillaan vuosien 1960-1962 luokassa syntyneille hevosille, ollen 1,4 
prosenttia. Maksimiarvo sukusiitosastelle esiintyy 2008-2010-luokassa, jolloin se on 
4.6%. Sukusiitosasteen kasvu on tasaista, sensijaan sukulaisuusaste laskee hieman 




Kuva 5. Sukusiitosaste kaikilla hevosilla (F_all) ja kantakirjatuilla ravihevosilla (F_J) 




viimeiseen tutkittuun vuoteen saakka. Juoksijoiden sukusiitosaste on hieman 
suurempi ensimmäisten ja viimeisimpien tutkittujen vuosien osalta kuin  kaikilta 
hevosilta laskettuna. Vuosien 1980-2000 välillä sukusiitosaste noudattaa samaa linjaa 











Kuva 6. Kantakirjattujen ravihevosten sukulaisuusaste (a_Jm) ja muun 
hevospopulaatioon sukulaisuus  (a_all) vuosina 1960-2012 syntyneissä hevosissa 
(esitys kolmen vuoden luokissa).  
 
 
Kantakirjattujen ravihevosten sukulaisuusaste on merkitsevästi korkeampi kuin 
muulla populaatiolla (Kuva 6). Se on 3,3 prosenttia korkeampi kuin koko populaation 
sukulaisuusaste. Sukulaisuusaste ravihevosilla ja kaikkien hevosten osalta noudattaa 
samaa linjaa vuosien 1970-2000 välillä. Ensimmäisten ja viimeisten tutkittujen 







Kuva 7. Sukulaisuus kantakirjattujen ravihevosten ja muiden hevosten välillä vuosina 
1960-2012 syntyneissä hevosissa (esitys kolmen vuoden luokissa). 
 
Juoksijoiden sukulaisuus muuhun populaatioon noudattaa samaa trendiä kuin koko 
populaation sukulaisuusaste (Kuva 7). Tästä voimme päätellä, että ravurit eivät ole 
eriytyneet koko populaatiosta omaksi joukokseen. 
 
5.5.2 Pienhevoslinja 
Pienhevosia on alettu kantakirjaamaan 1971, kun pienhevosten kanta oli 
lukumäärältään hyvin pieni. Alunperin suomenhevonen on ollut pieni 
maatiaishevonen, jonka säkäkorkeus on ollut vain 105-130 senttimetriä. Risteytyksien 
myötä suomenhevosen koko on kasvanut ja eri käyttötarkoituksen linjat ovat eriytetty 
omikseen. Pienhevossuunnan vaatimuksena on ollut, että hevonen on pientä kokoa. 




Kantakirjauksen edellytyksenä on ratsastettavuus- tai ajettavuuskokeen suorittaminen. 
Pienhevosten lukumäärä tammojen osalta kantakirjassa oli 302 kappaletta. Oriita oli 
90 kappaletta ja ruunia 24 kappaletta. Yhteensä pienhevoslinjalle rekisteröityjä 





Ratsulinjan hevosen tulee olla pitkäkaulainen, ryhdikäs, pienipäinen ja viistolapainen. 
Ratsulinjan hevosilla runko on lyhyempi ja sään tulee olla selväpiirteinen. Hevosen 
tulee suorittaa ratsastettavuuskoe, mikäli se ei ole sijoittunut kilpailuissa 
palkintosijoille kansallisella tasolla. Ratsuhevoselta mitataan myös hyppykykyä ja 
vaaditaan että askellajit ovat puhtaat. Tamma voidaan hyväksyä kantakirjaan pelkän 
ratsastettavuuskokeen ja askellajiarvostelun perusteella. Ratsujen lukumäärä on 
kasvanut joka vuosi hieman. Ratsulinjaisia tammoja oli aineistossa 839 kappaletta. 





Työhevoslinja eriytyi omaksi linjakseen jo vuonna 1924. Raskasrakenteisempi ja 
pitkärunkoinen työhevostyyppi on nykyään harvinaisempi. Työhevossuunnalle 
rekisteröitävällä hevosella tulee olla hyvä luonne, rakenne ja liikkeet, sekä lisäksi 
hevosen on läpäistävä kävelykoe ja joko veto- tai ajettavuuskoe. Aineistossa 
tammojen lukumäärä työhevosilla oli 1452 yksilöä. Oriita oli 158 kappaletta ja ruunia 

















Pienhevosten sukulaisuusaste vaihteli aikavälillä 4.5-9 % välillä. Sukusiitosaste on 




























Työhevosten sukulaisuusaste aikavälillä 1960-2010 oli 3.7-10.9%. Sukusiitoskerroin 
oli 1.6-3.8%. 
 
Sukulaisuus- ja sukusiitosasteet eri linjoilla noudattivat samankaltaista linjaa. 
Jalostuksessa tulisi kiinnittää huomiota orivalintoihin ja käyttää mahdollisimman 






5.6 Tärkeät kantaorit 
 
Taulukossa 4. on listattu jalostuksessa 20 tutkimusaineiston perusteella eniten 
jälkeläisiä, suurin pitkän ajan kontribuutio, saanutta oriyksilöä. Orit ovat 
juoksijasuunnalle rekisteröityjä, lukuun ottamatta Luonnosta, Vinkausta, Hilua ja Ero-
Lohkoa. Juoksijasuuntaa ruvettiin jalostamaan erillisenä suuntana vuodesta 1965, 
mistä johtuen ennen tätä vuotta syntyneet Luonnos, Hilu ja Ero-Lohko eivät ole siihen 
rekisteröityjä. Vinkausta ei ole kantakirjattu J-suuntaan, mutta se on kilpaillut 
kuitenkin ravikilpailuissa. Listaan kuuluva Vieteri on juoksijasuunnan lisäksi 
kantakirjattu myös työhevossuunnalle. Näiden orien syntymävuosien haarukka 
jakautuu aina 50-luvulta 90-luvulle asti. Hevoset ovat juosseet ensin kilpaa ja 
hankkineet tuloksia, minkä jälkeen niitä on vasta ruvettu käyttämään siitokseen. Top 
20 -listausta tammoista oli vaikeaa tehdä, sillä useampi tamma oli saanut 
maksimissaan kymmenen varsaa, joten tammojen välillä ei tullut samanlaisia eroja 
esille käyttömäärissä. Muiden, kuin juoksijasuunnan hevosten käyttö jalostuksessa oli 
maltillisempaa, joten ne eivät mahtuneet tähän listaukseen mukaan. Juoksijasuunnan 
hevosia on myös käytetty muiden linjojen jalostuksessa jonkin verran.  
 
Geneettisten kontribuutioiden perusteella (Taulukko 5.) voidaan arvioida yksittäisten 
eläinten vaikutusta populaatioon. Mitä suurempi vanhempien määrä on sukupolvessa, 
sitä pienempi keskimääräinen kontribuutio ja sukulaisuusaste tulee olemaan. 
Yksittäisen eläimen vaikutus ei ilmene vain seuraavassa sukupolvessa, vaan sen 
vaikutukset heijastuvat useampaan sukupolveen (Woolliams 2006). Geneettiset 
kontribuutiot laskettiin R-ohjelmiston Kinship2-ohjelmalla. Jokaiselta 













Taulukko 4. Top 20 kantaorit: syntymävuosi, BLUP, jalostussuunta, jälkeläisten lkm. 
 
Kantaori Synt. Blup Jalostussuunta Jälkeläisten lkm 
Ero-Lohko 1951 75  397 
Hilu 1961 90  459 
Luonnos 1964 95  578 
Ero-Ponsi 1966 90 J 413 
Vieteri 1967 96 TJ 773 
Hiluri 1969 94 J 504 
Vokker 1969 116 J 935 
Vekseli 1971 87 J 642 
V.T. Ajatus 1974 92 J 651 
Viltter 1974 107 J 474 
Kihin-
Muisto 1977 109 J 572 
Suikku 1978 111 J 1240 
Vinkaus 1979 111  504 
Patrik 1981 109 J 431 
Mikker 1982 102 J 388 
Turo 1984 126 J 1248 
Suikun Ero 1988 116 J 413 
Viesker 1989 121 J 1302 
Hovi-Ari 1991 123 J 483 
Liising 1994 117 J 716 
Apassi 1995 123 J 388 
 
 
Taulukko 5. Geneettiset kontribuutiot oreilla eri vuosikymmenillä (valituissa 
ikävuosiluokissa). 
Vuosi	   Ori	   1996-­‐1998	   1999-­‐2001	   2002-­‐2004	   2005-­‐2007	  
1910	   Murto	   0,014	   0,107	   0,106	   0,110	  
1930	   Eri-­‐Aaroni	   0,133	   0,136	   0,135	   0,140	  
1940	   Eri-­‐Kuva	   0,092	   0,095	   0,094	   0,097	  
1950	   Aro-­‐Sulho	   0,087	   0,089	   0,880	   0,090	  
1960	   Hilu	   0,092	   0,096	   0,097	   0,101	  






6 TULOSTEN TARKASTELU 
 
Suomenhevosen sukulaisuus ja sukusiitosaste on koko populaation osalta 
suositelluissa lukemissa. Eri linjoilla (J-, R-, T- ja P) sukulaisuus oli noussut 
merkittävästi verrattuna aiempaan tutkimukseen (Oikarinen 2006). 
 
 Juoksijasuunnan hevosten jalostuksessa tulisi kiinnittää erityistä huomiota 
jalostusoriiden valintaan ja käyttää mahdollisimman paljon erisukuisia hevosia 
jalostukseen, jotta ravihevosten sukulaisuus ei lisääntyisi (Kuva 13). Muiden linjojen 
jalostuksessa tulisi myös kiinnittää huomiota oriiden valintaan.  
 
 
Kuva 13. Kaikkien 1960-2012 syntyneiden hevosten sukulaisuusaste (a_all) ja 
sukusiitosaste (F_all). Juoksijalinjan hevosten sukulaisuusaste (a_J), sukusiitosaste 






Tämän tutkimuksen tulokset ovat samankaltaisia sukupolvien välisen ajan suhteen 
kuin muilla hevosroduilla tehtyjen tutkimusten kanssa (Hamann ja Dist 2008, 
Sabbioni ym. 2007, Shurink 2011, Moreaux ym. 1995). Keskimäärinen sukupolvien 
välinen aika oli noussut hieman verrattuna aiempaan tutkimukseen suomenhevosista 
(Oikarinen 2006). 
 
Suomenhevosen tehollinen populaatiokoko on pienempi verrattuna hannoverin- ja 
haflingerinhevosiin (Taulukko 6). Se on kuitenkin riittävän suuri geenipoolin 
säilymisen ja jalostuspohjan laajuuden kannalta. Tehollisen populaatiokoon on 
suositeltu olevan vähintään 50-100 yksilöä, jotta jalostuspohja pysyy tarpeeksi 
laajana, eikä tapahdu geneettisen monimuotoisuuden häviämisestä (Bijma ja 
Woolliams 2000). Haflingerinhevosten lukumäärä tutkituissa aineistossa on pienempi, 
kuin suomenhevosten ja hannoverinhevosten, mutta tehollinen populaatiokoko 
suurempi.  
Hannoverinhevosten eläinmäärä on suurin lukumäärältään ja myös tehollinen 
populaatiokoko on suurin vertailluista hevosroduista. 
 
Taulukko 6. Teholliset populaatiokoot (Hamann ja Distl 2008). 
Rotu Sh Haflinger Hannover 
Ne 181 3 846 372 
Eläinten lkm 77 925 44 670 310 109 
	   












Suomenhevonen 12,6 13,1 13,3 11,6 11,5 
Thoroughbred 10,6 11,7 10,8 9,4 10,3 
Ranskan ravuri 11,8 13,1 12,8 10,4 10,8 
Arabi 9,7 9,8 10,3 10,5 8,2 
Angloarabi 11,5 11,9 12 10,7 11,3 
Ranskan 
puoliverinen 11,7 11,9 12,1 11,7 10,9 
 
Sukupolvien välisessä ajassa on pieniä eroja eri hevosrotujen välillä (Taulukko 7). 




sukupolvien välinen aika on lyhin, keskimäärin 9,7 vuotta. Suomenhevosilla tämä 
aikaväli oli pisin 12,6 vuotta. Eroa suomenhevosilla ja arabeilla oli 2,9 vuotta. 
Tammoilla L-arvo oli hiukan matalampi kuin oriilla, lukuun ottamatta arabien isä-
poika-polkua. Suomenhevosilla emä-poika -polku oli toiseksi pisin ja emä-tytär -
polku pisin verrattuna muihin hevosrotuihin. Isä-tytär sekä isä-poika -polut ovat 
myöskin suomenhevosilla pisimmät. Eroa lyhimpään polkuun tammoilla oli 2,2 
vuotta emä-poika -polussa ja emä-tytär -polussa 3,3 vuotta. Oriilla isä-poika -polku 
oli 3,3 vuotta pidempi kuin arabeilla, joilla se oli lyhin 9,7 vuotta. Isä-tytär-polussa oli 
myös 3,3 vuotta eroa lyhimpään polkuun. Suomenhevosilla L-arvo oli korkein 
kaikilla poluilla verrattuna muihin hevosrotuihin paitsi emä-poika -polkuun. Siinä 
Ranskan puoliverisellä oli 0,1 yksikön verran pidempi sukupolvien välinen aika. 





Tämän työn tavoitteena oli selvittää suomenhevosten geneettisen vaihtelun tila ja 
muutokset sukusiitoksen avulla. 
 
Sukulaisuusaste ei ole noussut  koko populaatiossa nopeasti. Tutkittaessa ravihevosia 
erillisenä linjana sukulaisuusaste niiden osalta oli kohonnut merkittävästi. 
Jalostuksessa tulisi kiinnittää huomiota tähän asiaan ja lisätä erisukuisten 
jalostusoriiden määrää ja tuottaa niille tasamäärä jälkeläisiä.  
 
Sukusiitoksen taso suomenhevospopulaatiossa oli matala. Tulosten mukaan sukusiitos 
suomenhevospopulaatiossa ei aiheuta ongelmia tällä hetkellä. Yksittäisillä eläimillä 
sukusiitosta esiintyi kuitenkin enemmän. Tämä johtunee siitä, että muutamia 
huippuyksilöitä on käytetty jalostuksessa paljon eikä lähisukuisten parituksia ole 
vältetty. Saattaa olla että työ-, ratsu-, ravi- ja pienhevoslinjat jakavat populaation 
osiin, mikä vähentää sukulaisuutta koko populaation tasolla.  
 
Linjojen sisällä sukusiitosaste oli melko samansuuruinen kaikilla linjoilla. Linjoja ei 




yksilöitä ristiin eri linjoista ja näin ollen geenipooli pysyy laajana. Eri linjojen 
tavoitteet eroavat toisistaan käyttötarkoituksen mukaan ja voidaankin miettiä, onko 
järkevää käyttää esimerkiksi työhevostyyppiä ratsujalostuksessa. Raskas 
työhevosrakenne ei ole toivottava ominaisuus jalostettaessa ratsuhevostyyppiä, jolta 
tänä päivänä toivotaan enemmän puoliverihevosten rakennetta ja suorituskykyä, jotta 
se säilyy. Suomenhevosen tulisi kuitenkin toimia yleishevosena, joka sopeutuu 
monenlaiseen eri käyttöön. Harrastushevonen ei välttämättä vaadi korostettua ratsun 
rakennetta. Kilpahevonen sen sijaan vaatii enemmän liikkuvuutta, herkkyyttä ja 
erilaista rakennetta. Tavoitteellisessa jalostuksessa on tärkeää miettiä hevosvalintoja, 
jotta saadaan perinnöllistä edistymistä aikaiseksi.  
 
Hevosjalostuksen perustuminen pitkälti harrastustoimintaan vaikuttanee myös 
tehtyihin jalostusvalintoihin. Yksityisten ihmisten jalostuspäätökset saattavat perustua 
monesti enemmän tunteeseen kuin jalostusarviointeihin. Myös luonne voi saada 
suuremman merkityksen kuin esimerkiksi rakenne tai terveysominaisuudet.  
Ravipuolella jalostuksessa painotetaan enemmän suorituskykyä ja rakennetta kuin 
muita ominaisuuksia, sillä halutaan saada tuotettua mahdollisimman hyviä 
urheiluhevosia. Tämän takia monilla hyvillä ravihevosilla on samoja esivanhempia 
sukutauluissaan. Suomenhevosen monipuolisuus ja linjoittuminen tuo 
mahdollisuuksia jalostusvalintoihin.  
 
Tehollinen populaatiokoko on suomenhevosella tulosten mukaan riittävän suuri, jotta 
geenipooli saadaan pysymään jatkossakin  laaja-alaisena. Ongelmana on tosin että, eri 
linjoja tarkasteltaessa tehollinen populaatiokoko voi olla ihan eri luokkaa. Toisaalta 
rodun sisällä on mahdollista käyttää minkä tahansa linjan yksilöitä parituksissa, ja 
niin myös tehdäänkin, joten ongelma suppean geenipoolin syntymiseen voidaan 
välttää.  
 
Sukupolvien välinen aika noudattaa suomenhevosella samaa trendiä kuin tässä 
tutkimuksessa vertaillut hevosroduilla. Hevosten sukukypsyys saavutetaan verrattain 
myöhään, joten jalostuseläinten ikä on kymmenen ikävuoden molemmin puolin. 
Sukupolvien välistä aikaa hevosilla lisää myös se, että jos eläimiltä halutaan tuloksia 






Tilanne rodussa näyttää tämän tutkimuksen perusteella lupaavalta. Geneettistä 
monimuotoisuutta on rodun sisällä riittävästi. Sukulaistuminen ja sukusiitos ei ole 
ongelma suomenhevosen jalostuksessa ja tehollinen populaatiokoko on riittävän suuri 
koko populaation osalta. Ravihevosten kasvavaan sukulaistumiseen tulisi kiinnittää 
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